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利用 植物 DNA 条 形 码 构建 亚热带 森林 群落 系统 发 育 关 系 





以 易 湖 山 样 地 为 例 - 
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摘要 : 在 群落 水 平 上 重建 植物 系统 发 育 关系 是 当前 植物 系统 学 研究 的 一 项 重要 内 容 ; DNA 条 形 码 技术 的 
出 现 为 这 一 工作 的 开展 提供 了 便利 。 本 文选 取 国 际 通用 的 植物 DNA 条 形 码 (rbcL, matK fll psbA-trnH) , Xt 
易 湖 山大 样 地 的 183 个 物种 (隶属 于 24 B 51 科 110 属 ) 进行 测序 ; 分 别 利用 两 位 点 和 三 位 点 DNA 条 形 
码 组 合 构建 该 样 地 植物 群落 的 系统 发 育 关 系 ， 并 比较 不 同位 点 组 合 构建 出 的 群落 系统 发 育 关 系 的 拓扑 结 梳 


和 节点 支持 率 ; 最 后 选 出 一 个 具有 最 好 拓扑 结构 和 最 高 节点 支持 率 的 易 湖 山大 样 地 群落 系统 发 育 关 系 。 在 




































































目 、 科 和 属 这 三 个 水 平 上 ， 三 位 点 条 形 码 片段 组 合 构建 的 群落 系统 发 育 关系 与 APG 系统 获得 较 好 匹配 ; 
有 些 进化 分 支 在 相应 的 APG 系统 位 置 解 决 得 不 好 ， 却 在 条 形 码 序列 构建 的 系统 发 育 关 系 中 得 到 了 较 好 解 


























决 。 表 明 综 合 使 用 不 同 进化 速率 的 DNA 条 形 码 片段 并 采取 三 位 点 超级 矩阵 的 组 合 策略 ， 在 未 采用 APG 系 
统 大 框架 的 情况 下 ， 也 能 快速 而 又 相对 准确 地 构建 出 易 湖 山南 亚热带 森林 植物 群落 的 系统 发 育 关系 。 
关键 词 : DNA 条 形 码 ; 系统 发 育 关 系 重 建 ; 植物 群落 ; 易 湖 山大 样 地 ; 亚热带 森林 
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PEI Nan-Cai 
( Research Institute of Tropical Forestry, Chinese Academy of Forestry, Guangzhou 510520, China) 


Abstract; Reconstructing phylogenies at the community scale remains a fundamental but important work for current re- 


searches rel. 


sequenced , 


ated to plant systematics, which can be facilitated due to the arising of plant DNA barcodes. We sampled, 


and employed matK , rbcL and psbA-trnH to generate a multi-locus barcode for 20-ha Dinghushan subtropi- 


cal forest dynamics plot, with 183 angiosperm species belonging to 110 genera (51 families from 24 orders) in South 


China. Compared to the two-locus barcode (rbcL+matK , and rbcL+psbA-trnH) , the supermatrix of three barcode loci 


discriminated most of closed related taxa and generated a better-resolved community phylogeny utilizing an unconstraint 


approach in 


the Dinghushan plot, providing a first case that a subtropical forest plot with similarly limited taxon sam- 


pling with fewer orders and families could also provide significant congruence to the overall angiosperm phylogeny. 
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利用 DNA 条 形 码 方法 构建 现存 被 子 植物 的 系 ”新 思路 ,但 也 面临 着 不 小 的 挑战 ( Kress 和 Erick- 
统 发 育 关系 为 当前 植物 系统 学 研究 的 发 展 提供 了 ” son, 2012; Hollingsworth 等 , 2011)。 在 群落 水 平 
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上 ， 简 易 的 群落 系统 发 育 关系 可 以 通过 包含 分 子 
或 系统 发 育 演化 关系 信息 的 在 线 软件 获得 (如 
Phylomatic) (Webb 和 Donoghue, 2005)， 但 是 通 
过 这 种 简易 方法 获得 的 群落 系统 发 育 关 系 常 依赖 
于 在 线 软 件 所 包含 的 信息 量 ， 且 通常 不 能 得 到 拓 
扑 结构 较 好 的 系统 发 育 关 系 ， 更 没有 相应 的 节点 
SHR; 然而 ， 即 便 是 这 种 相对 不 准确 的 系统 发 
育 关系 (存在 较 多 的 polytomy， 也 即 多 分 支 拓扑 
结构 ; 通常 认为 二 靶 分 支 是 得 到 解决 且 可 被 接受 
的 拓扑 结构 ) ， 在 物种 信息 缺乏 ， 或 是 仅 有 极 少 
量 分 子 方面 研究 的 自然 森林 群落 中 也 难以 获得 。 
因此 ， 人 们 急需 寻找 新 方法 或 技术 手段 来 解决 这 
个 难题 ，DNA 条 形 码 的 出 现 则 为 此 提供 了 机 遇 。 

生物 DNA 条 形 码 技术 最 初 的 目的 是 通过 一 
段 通 用 的 标准 DNA 序列 对 物种 进行 识别 和 鉴定 
(Hebert “, 2003; Kress 4, 2005; CBOL Plant 
Working Group, 2009), CBOL ( The Consortium 
for the Barcode of Life) Plant Working Group ( E] 
际 植物 条 形 码 工作 组 ) 推荐 叶绿体 基因 片段 rbcL 
和 matK 作为 陆 生 植物 的 核心 DNA 条 形 码 。 与 此 
同时 ,也 有 学 者 利用 其 他 候选 片段 做 了 大 量 的 比 
较 和 验证 工作 ， 提 出 叶绿体 基因 间隔 区 psbA- 
trnH 和 核 基 因 片 段 ITS (internal transcribed spac- 
er) 也 应 作为 陆 生 植物 的 标准 DNA 条 形 码 核心 
片段 ( Kress 和 Erickson, 2007 ; Hollingsworth 等 ， 
2011; China Plant BOL Group, 2011)。DNA 条 形 
码 可 用 于 构建 相应 的 通用 生物 条 形 码 文 库 
(Janzen 等 , 2009) ， 为 当前 生物 多 样 性 研究 和 保 
护 工作 提供 重要 的 资讯 和 技术 平台 。 此 外 ， 基 于 
DNA 条 形 码 片段 测序 所 获得 的 分 子 序列 ， 还 可 
用 于 构建 特定 生物 类 和 群 的 系统 发 育 关系 ， 由 此 促 
进 群 落 生 态 学 与 进化 生物 学 等 相关 学 科 的 整合 与 
发 展 (Kress 等 , 2009; Valentini 等 , 2009; Gonza- 
lez 等 , 2010; 裴 男 才 等 , 2011) 。 

DNA 条 形 码 出 现 后 ， 只 需 使 用 标准 片段 对 
群落 内 的 物种 进行 测序 ， 并 辅 以 合适 的 系统 发 育 
树 构建 方法 (如 rbcL+matK+psbA-trnH 超级 和 矩阵 ) 
就 可 以 得 到 较 好 的 拓扑 结构 和 较 高 的 节点 支持 
率 。 在 热带 地 区 的 巴拿马 Barro Colorado Island 
(BCI) 热带 雨林 森林 样 地 ， 物 种 多 样 性 较 高 ， 
单独 使 用 DNA 序列 建树 〈 也 即 “不 受 约束 树 ”， 
an unconstraint tree) 即 获得 了 精确 的 群落 系统 发 
























































AKA (Kress 等 , 2009) 。 在 亚热带 地 区 的 波多 
黎 各 Luquillo 湿地 森林 样 地 ， 物 种 多 样 性 较 低 ， 
利用 APG 系统 (APGI, 2009) 的 大 框架 并 对 各 
分 支 未 端的 类 群 使 用 DNA. 条 形 码 序列 的 建树 方 
法 (也 即 “ 受 约束 树 ”，a constraint tree) ， 也 获 
得 了 精确 的 群落 系统 发 育 关系 (Kress 等 , 2010)。 
然而 ， 在 典型 的 南亚 热带 森林 群落 中 ， 是 否 单独 
利用 DNA 条 形 码 序 列 所 构建 的 群落 系统 发 育 关 
系 也 能 与 APG 基本 保持 一 致 ， 答 案 尚 不 明确 。 

本 研究 使 用 植物 DNA 条 形 码 的 两 个 核心 片 
段 (叶绿体 基因 rbcL 和 matK) 和 另 一 个 重要 的 
补充 片段 (叶绿体 基因 间隔 区 psbA-trnH) ， 获 得 
该 3 个 片段 的 超级 矩阵 并 构建 易 湖山 森林 动态 样 
地 183 个 物种 的 群落 系统 发 育 关 系 。 求 证 在 物种 
丰富 度 较 低 的 亚热带 易 湖 山 森 林 样 地 中 ， 单 独 利 
JH DNA 条 形 码 序列 信息 所 构建 的 群落 系统 发 育 
关系 与 APG 系统 的 也 能 保持 一 致 。 




















1 材料 与 方法 
1.1 研究 地 点 与 样品 采集 

易 湖山 南亚 热带 20 hm? 森林 动态 监测 大 样 地 位 于 广 
东 擎 庆 市 易 湖 山 国 家 自然 保护 区 内 。 该 样 地 建成 于 2005 
年 ， 是 中 国 森林 生物 多 样 性 监测 网 络 (http://www. cf- 
biodiv. org/) 的 关键 节点 ， 同 时 也 是 CTFS 全 球 网 络 
(http://www. ctfs. si. edu/) 的 重要 组 成 单元 (Ye 等 ， 
2008 ) 。 该 大 样 地 中 共有 183 个 木 本 被 子 植物 物种 被 采 
集 到 样品 ,涉及 24 目 51 科 110 属 (X APG 系统 ; 72 个 
属 含有 一 个 物种 ，38 个 属 含有 两 个 或 更 多 物种 ，14 个 属 
含有 三 个 或 更 多 物种 ) ， 其 中 属于 木兰 类 植物 分 文 的 有 2 
目 2 科 22 种 ， 属 于 单子 叶 植 物 分 支 的 有 2 H2 RE2 种 ， 
属于 真 双 子叶 植物 分 支 的 有 20 目 47 科 159 种 。 
1.2 DNA 提取 

本 研究 利用 标准 CTAB 方法 ( Doyle 和 Doyle, 1987) 
对 新 鲜 的 嫩 叶 片 和 树 皮 丰 皮 部 (如 Mex chapaensis, Mex 
rotunda 和 Symplocos wikstroemifolia) 进行 总 DNA 提取 ， 
除 实验 部 分 的 DNA 之 外 ， 其 余 的 均 保 存在 -80 °C 冰柜。 
对 少数 富 含 次 生 代 谢 物 质 或 者 油脂 的 物种 (如 樟 科 植 
物 ) ， 则 在 CTAB 程序 之 前 增加 冰 浴 的 步骤 以 消除 芳香 
组 织 的 影响 (Khanuja 等 ,1999 ) 。 
本 研究 采用 一 种 新 的 策略 使 用 DNA 条 形 码 片段 进 
行 测序 ， 既 达到 数据 分 析 时 足够 的 信息 量 (Heath 等 ， 
2008 ) ， 又 不 大 幅度 增加 实验 成 本 : (1) 通过 样 地 数据 
库 提供 的 树 牌号 对 物种 进行 定位 采样 ， 咨 询 植物 分 类 学 
专家 确保 物种 鉴定 准确 ; (2) 每 个 物种 挑选 1 ~ 2 个 个 
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体 ， 每 个 个 体 完 成 3 个 片段 的 测序 反应 ， 其 中 rbcL Hs 
一 个 反应 ， 而 matK 由 于 序列 长 度 在 900 bp 左右 ， 超 过 
一 个 反应 600 bp 的 限度 而 需要 双向 测序 ，psb4-trnH 由 于 
在 部 分 物种 中 存在 POLY 结构 而 需要 双向 测序 (通常 
碱 基 T 或 者 A 的 多 个 连续 出 现 而 使 得 后 面 的 序列 峰 型 
乱 ， 造 成 后 部 分 的 序列 不 可 用 ); (3) 将 获得 的 序列 
GenBank 上 进行 BLAST 搜索 ， 如 发 现 序列 与 原始 物种 
在 明显 不 一 致 的 情况 ， 寻 找 原 因 并 重新 采样 ， 咨 询 
家 ， 再 次 测序 ， 直 到 序列 的 BLAST 结果 与 原始 物种 信息 
匹配 为 止 。 
1.3 ”PCR 扩 增 ， 测 序 及 三 片段 矩阵 组 合 

本 研究 PCR 扩 增 反应 体系 为 30 pL， 测 序 引 物 为 叶 
绿 体 片段 rbcL (长 约 540 bp), matK (长 约 900 bp) 和 
psbA-trnH (长 度 范围 300 ~ 800 bp) ( 视 引 物 类 型 和 测序 
KE, PCR 扩 增 反应 策略 和 序列 编辑 方法 稍 有 不 同 )。 
以 rbcL, matK 和 psbA-trnH 的 顺序 在 MacClade4 中 装载 的 
Se-Al v2.0a 11 Carbon 程序 界面 上 依次 排列 (Rambaut, 
1996), ， 获 得 该 3 个 片段 的 超级 矩阵 (Supermatrix)。 其 
P rbcL 片段 的 进化 速率 较 慢 ， 在 构建 群落 系统 发 育 关 系 
时 保证 大 框架 的 相对 准确 ; 而 matK 和 psbA-trnH 的 进化 
速率 较 快 ， 可 用 于 近 缘 类 群 的 识别 和 分 类 ， 且 需要 将 ps- 
bA-trnHH 的 序列 控制 在 目 或 者 大 科 的 范围 内 。 具 体操 作 细 
节 可 参见 相关 的 研究 综述 ( 裴 男 才 等 , 2011) 。 
1.4 里 湖 山 样 地 群落 系统 发 育 构建 

本 研究 采用 超级 矩阵 的 方法 来 构建 星湖 山 样 地 植物 
群落 系统 发 育 树 。 构 树 方法 为 最 大 似 然 法 (maximum 
likelihood，ML) ， 分 别 比 较 了 3 种 片段 组 合 情 况 : rbcL+ 
matK+psbA-trnH , rbcL+matK, 和 rbcL +psbA-trnH, ML 分 
析 在 CIPRES 超级 远程 计算 机 (Miller 4, 2009) 的 RAx 
ML 程序 上 (Stamatakis, 2006) 进行 操作 。 本 研究 从 19 
棵 拥有 相似 拓扑 结构 的 系统 发 育 树 中 选择 一 棵 最 优 的 树 
作 分 析 ， 并 将 其 完成 200 次 重复 自 展 运算 以 获得 拓扑 结 
构 上 的 节点 支持 率 。 选 取 50% 以 上 的 数值 作为 系统 发 育 
树 上 各 节点 的 支持 率 ， 也 即 拓扑 结构 为 单 系 类 群 的 概 
率 。 依 据 系统 发 育 树 上 节点 支持 率 的 高 低 将 进化 枝 分 为 
4 大 类 : 依次 为 高 度 支 持 ( 自 展 支 持 率 三 85% ) 、 中 等 支 
He ( 自 展 支持 率 二 70% ~ 84% ) 、 较 弱 支持 (HAE 
率 宇 50% ~69%) 以 及 极 弱 支持 或 没有 支持 率 ( 自 展 支 
持 率 <50% ) (表现 为 polytomy 多 分 改 结 构 )。 将 各 节点 
的 自 展 支 持 率 附 在 拓扑 结构 最 优 的 系统 发 育 树 上 后 ,得 
到 基于 DNA 序列 构建 的 群落 系统 发 育 关系 (也 即 bar- 
code phylogeny) 。 同 时 ， 准 备 一 个 APG 认可 的 物种 名 录 ， 
提交 到 Phylomatic 在 线 软件 (与 APG 联网 并 可 实时 更 
新 ) (Webb 和 Donoghue, 2005) 上 运行 ， 获 得 易 湖 山 样 
地 和 群落 的 简易 系统 发 育 关 系 (也 即 phylomatic phyloge- 
ny) 。 随 后 ， 将 barcode phylogeny 上 各 进化 分 支 的 位 置 在 
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Mesquite 软件 ( Maddison 和 Maddison, 2007) 上 作 适 当 调 
整 ， 与 phylomatic phylogeny 作 比 较 ， 并 对 照 单独 利用 
DNA 条 形 码 序列 构建 的 群落 系统 发 育 关 系 与 APG 之 间 
的 一 致 性 。 


2 结果 

本 文采 用 RAxML 方法 ， 分 别 利用 3 种 片段 
ZH (rbcl + matK , rbcL + psbA-trnH 以 及 rbcL + 
matK+psbA-trnH) YA ilii FE RU V RE TA O 
系统 发 育 关 系 。 在 综合 评价 了 3 种 片段 组 合 所 获 
得 的 系统 发 育 树 的 拓扑 结构 后 ， 发 现 三 片段 组 合 
比 两 片段 组 合 解 决 得 更 好 。 具 体 来 说 ， 在 目 水 平 
上 ,三 片段 组 合 构建 的 易 湖 山 森 林 样 地 24 个 目 
的 条 形 码 群落 系统 发 育 关 系 与 APG 系统 能 完好 
匹配 (图 1); 因此 后 续 的 分 析 仅 利用 这 个 群落 
系统 发 育 关系 而 展开 ( 表 1)。 在 全 部 51 PPF, 
有 50 科 的 物种 都 全 部 归 类 到 正确 的 位 置 ， 仅 有 
五 列 木 科 的 五 列 木 被 归 类 到 近 缘 的 山茶 科 。 然 
而 ， 条 形 码 系统 发 育 关 系 和 APG 系统 发 育 关 系 
之 间 还 是 有 些 不 一 致 的 地 方 ， 如 豆 目 和 壳 斗 目 ， 
卫 予 目 和 金 虎 尾 目 。 三 片段 组 合 时 ， 全 部 的 51 
科 被 准确 地 归 类 到 24 个 目 中 (图 2)， 有 些 分 支 
在 相应 的 APG 系统 位 置 解决 得 不 好 ， 而 条 形 码 
序列 构建 的 系统 发 育 关 系 却 能 得 到 较 好 地 解决 
(如 图 3 菊 分 支 中 的 Lamiales, Boraginaceae 和 
Gentianales) 。 

与 此 同时 ， 在 综合 评价 了 3 种 片段 组 合 所 获 
得 的 系统 发 育 树 的 节点 支持 率 后 ， 发 现 三 片段 组 
合 时 自 展 支持 率 较 高 的 节点 数 明显 地 比 两 片段 组 
合 要 多 。 全 部 24 个 目 都 显示 为 单 系 ， 其 中 的 20 
个 目 节 点 支持 率 高 于 8596 (为 高 度 支持 ); 51 
个 科 当 中 ， 除 了 五 列 木 科 ， 其 他 的 都 显示 为 单 
系 。 在 物种 数 =2 的 38 个 属 当 中 ， 有 30 个 属 为 
MA ( 占 总 属 数 的 78.95% ) ， 而 这 些 单 系 属 中 ， 
又 有 96.67% 的 属 在 节点 得 到 高 度 支持 。 总 体 而 
言 ， 在 三 片段 组 合 的 RAxML 系统 发 育 树 上 的 节 
点 数目 ， 得 到 高 度 支持 的 有 71. 81% ， 得 到 中 等 
支持 的 有 10. 1096 ， 得 到 较 弱 支持 的 有 13.30% , 
而 得 到 极 弱 支持 的 仅 有 4. 7996 ; 而 在 其 他 两 片 
段 组 合 的 RAxML ARK S PI E, matK+rbcl 仅 
有 82.98% 的 节点 得 到 5096 以 上 的 支持 率 ，rbcL 
+psbA-trnH {WA 64.36% 的 节点 得 到 50% 以 上 的 
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支持 率 ( 表 1) 。 如 将 条 形 码 系统 发 育 树 与 Phy- a 
lomatic 产生 的 基于 APG 系统 的 进化 树 相 比 ， 前 P ud was ede e 
者 有 99. 45% 的 节点 得 到 二 歧 分 支 ， 后 者 只 有 . (E 
36. 8190 的 节点 得 到 二 歧 分 支 。 xs = 
"S 2x 3 
3 ”讨论 和 结论 3 | BF 
一 个 具有 准确 的 拓扑 结构 和 高 的 节点 支持 率 E a 
的 系统 发 育 关系 ， 能 在 计量 群落 系统 发 育 多 样 性 2) RIS d 
和 离散 程度 时 提供 无 偏差 的 估计 ， 在 探讨 群落 构 > ~ 
建 机 制 时 提供 详实 的 系统 发 育 影响 因素 ， 并 获得 $3 | È- -oono o 
较为 可 靠 的 结果 ( Kress SE, 2009; Swenson, 2009), = g > 
本 研究 在 前 人 的 基础 上 ， 比 较 了 在 BCL 样 地 采用 FE mL... n 
的 “不 受 约束 树 ”( Kress 等 , 2009) 和 在 LFDP > io ee 
样 地 的 “ 受 约束 树 ”( Kress 22, 2010) 构建 方 23 " p 
法 ， 提 出 在 南亚 热带 易 湖 山大 样 地 森林 群落 中 ， XS | BS). we cs 
单独 利用 DNA 条 形 码 序列 信息 并 使 用 “不 受 约 Mig STE 8 
东 ” 的 构 树 方法 ， 获 得 与 APG 较为 一 致 的 系统 。 E 3|dis g 
发 育 关系 ， 甚 至 在 某 些 分 支 上 表现 得 更 好 。 dp — BET [Balm eR 
湖山 大 样 地 植物 群落 中 ， 在 科 水 平 上 ， 条 形 码 方 — Mu El | [^ 
法 构建 的 植物 群落 系统 发 育 关系 中 各 主要 被 了 植 eel | lel. Co pe gk 
物 分 支 与 APG 系统 保持 很 好 的 一 致 性 (图 2); SE a) | | g 
而 某 些 目 水 平 上 的 分 支 ， 在 APG 系统 中 的 拓扑 Hag 
结构 没有 得 到 解决 ， 却 在 条 形 码 系统 发 育 关系 中 — 313 SIRAS Sova 88 
得 到 了 解决 ， 如 菊 分 支 中 的 Lamiales, Boragi- = E a ` 二 
naceae 和 Gentianales (图 1)。 相 比 之 下 , 在 E- : 8 3 "PEE 
LFDP 样 地 中 ， 由 于 采样 方式 的 不 同和 可 能 存在 —€ 3-5 5 xs ui 
的 “长 枝 吸 引 ” 作 用 (Kress 等 , 2010) ， 导 致 所 É BE E A 一 
获得 的 群落 系统 发 育 关系 更 为 紊乱 和 复杂 ,在 拓 get] | eee eo - ak 
扑 结构 上 显得 与 APG 系统 不 那么 吻合 。 而 易 湖 BS 2 = 
山 样 地 的 例子 说 明 ， 在 物种 丰富 度 较 低 、 类 群 间 2i | le " 
关系 较 简 单 的 局 部 植物 类 群 中 对 有 限 数量 的 物种 HE oe eS ee 
进行 样本 采集 时 ， 即 使 没有 使 用 APG 大 框架 而 Bg E 
单独 使 用 DNA 条 形 码 序列 进行 “不 受 约束 ”地 re 
构 树 ， 也 能 获得 较 好 的 群落 系统 发 育 关 系 。 这 是 T 3 = 
Ak BCL 样 地 〈 热 带 森 林 类 型 +“ 不 受 约束 ”方法 BO 139832 
HH) 和 TFDP 样 地 (亚热带 森林 类型 +“ 受 约 g | 个 2331411 
束 ”方法 构 树 ) 之 后 ,在 里 湖山 样 地 发 现 的 第 E : aT 
三 种 构建 群落 系统 发 育 关系 的 成 功 经 验 ( 亚 热 = | 83 33333324 
带 森 林 +“ 不 受 约束 ”方法 构 树 ) 。 3 as: 
除了 以 上 提 到 的 不 同 构 树 方法 会 显著 影响 局 TEESSIDE 
部 区 域内 植物 群落 的 系统 发 育 关系 ， 目 标 森 林 区 4324747 E 
域内 前 人 研究 结果 (如 各 植物 类 群 的 系统 分 类 EU VICUS oe 

















裴 男 才 : 利用 植物 DNA 条 形 码 构建 
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热带 森林 群落 系统 发 育 关系 一 一 以 易 湖 山 样 地 为 例 
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图 1 








DHS 大 样 地 木 本 植物 24 个 


DHS phylogeny 


目 条 形 码 与 APG 系统 发 育 关 系 比较 


图 左 侧 表示 基于 APG 获得 的 系统 发 育 关 系 ， 图 右 侧 表示 基于 条 形 码 序列 数据 构建 的 最 大 似 然 分 析 。 图 两 侧 多 数 分 支 





均 有 较 好 的 吻合 ， 
Fig. 1 


少数 分 支 上 例如， 豆 




















EHHE; 卫 矛 目 和 金 虎 尾 目 ) 存在 差异 


Comparison of phylogenetic relationships based on barcode sequence data versus the Angiosperm Phylogeny Group 

















Comparison of the phylogenetic relationships of 24 orders of flowering woody plants found in the Dinghushan FDP between the maximum likelihood 


analysis of the barcode sequence data (the right-hand side) and the APG ( APGIII, 2009) (the left-hand side). In several lineages, 


the three-locus barcode phylogeny slightly contradicted the APG III topology (e. g., Fabales and Fagales; Celastrales and Malpighiales ) 


信息 、 提 交 到 GenBank 的 DNA 序列 信息 等 ) 的 
数量 和 精细 程度 也 会 对 系统 发 育 关 系 的 构建 产生 
人 作用。 巴拿马 的 BC 样 地 有 着 悠久 的 科研 历史 和 
庞大 的 数据 积累 ， 而 其 他 森林 样 地 的 许多 科研 工 
作 相 对 来 说 处 于 起 步 阶段 ， 这 种 不 对 称 最 终 反 映 
到 Phylomatic 在 线 软件 进行 群落 的 系统 发 育 关 系 
估计 上 : BCI 样 地 的 系统 发 育 树 拓扑 结构 与 APG 
系统 的 一 致 性 ， 将 明显 优 于 其 他 森林 样 地 与 
APG 系统 的 一 致 性 。 利 用 DNA 条 形 码 和 Phylo- 
matic 两 种 方法 都 可 构建 出 群落 系统 发 育 关 系 ， 
但 两 者 各 有 优 缺 点 : Phylomatic 方法 可 快速 利用 
在 线 软件 平台 ， 无 需 成 本 即 可 获得 群落 内 各 物种 
系统 发 育 关系 ， 但 结果 精确 程度 不 够 ， 适 合 粗略 
的 研究 ，DNA 条 形 码 方法 需要 较 高 的 实验 成 本 ， 
技术 要 求 较 高 ， 但 得 到 的 群落 系统 发 育 关系 精确 
程度 高 ， 适 合 精细 的 研究 。 


























探索 当前 生物 群落 的 构建 方式 ,解释 影响 特 
定 群 落 结构 可 能 的 生物 学 过 程 ， 预 测 大 空间 尺度 
和 长 时 间 跨 度 生 物 多 样 性 的 未 来 分 布 格局 ， 是 当 
前 和 未 来 一 段 时 间 植 物 系统 发 育 和 群落 生态 学 研 
究 的 重要 内 容 。Campbell O. Webb 提出 将 系统 发 
育 、 性 状 进化 和 群落 结构 三 方面 结合 起 来 ， 以 探 
讨 群落 结构 与 物种 共存 之 间 的 联系 ， 同 时 基本 明 
确 了 系统 发 育 群 落 生 态 学 的 主要 任务 和 研究 思路 
(Webb, 2000; Webb 等 , 2002 ) 。 事 实证 明 ， 虽 
然 系统 发 育 分 析 方法 在 比较 生物 学 研究 中 也 存在 
一 些 缺 点 (Losos, 2011 ) ， 但 当 人 们 充分 考虑 群 
落 内 物种 的 亲缘 关系 以 及 不 同 物种 的 多 度 因 素 
(Burns 和 Strauss, 2011), 或 者 从 不 同 生 境 和 空 
间 尺 度 的 水 平 上 分 析 群 落 的 系统 发 育 结 构 时 
(Duarte，2011; Kooyman 等 ，2011; Zhang 等 ， 
2011) ， 系 统 发 育 分 析 方 法 仍然 是 当前 植物 系统 
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Ginkgo biloba 


图 2 DHS 大 样 地 183 物种 的 群落 系统 发 育 树 





Itea chinensis 





图 示 的 系统 发 育 关 系 由 条 形 码 片段 (rbcL, matK 和 psbA-trnH ) 构建 的 最 大 似 然 分 析 法 所 得 。 每 个 节点 自 展 支持 率 


数值 月 











明星 号 (285% ， 为 高 度 支持 ) 或 者 菱形 (70% ~84% ， 为 中 等 支持 ; 50% ~69% ， 为 较 弱 支持 ) 表示 
Fig.2 Community phylogeny of 183 species in the Dinghushan Forest Dynamics Plot 





The community phylogeny is based on a maximum likelihood analysis of rbcL, matK and psbA-trnH sequence data. 


Nodes with strong ( >85% ) , moderate (7096 -84% ) and/or weak (50% -69% ) bootstrap support are 


indicated by an asterisk and by a diamond. The tree was rooted with Ginkgo, Podocarpus and Pinus 
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图 3 DHS 大 样 地 植物 菊 分 支 科 水 平 上 系统 发 育 关 系 比较 











图 左 侧 表示 基于 APG 获得 的 科 水 平 上 系统 发 育 关 系 ， 图 右 侧 表示 基于 条 形 码 序列 数据 构建 的 最 大 似 然 分 析 


Fig.3 Comparison of the family-level relationships within the Asterids clade 








The topology on the left-hand side represents the phylogenetic relationships of families obtained from the APG III (2009) consensus phylogeny , 


while the topology on the right-hand side represents the DHS phylogeny generated with the ML analysis of the barcode sequence data 


发 育 和 群落 生态 学 -研究 的 重要 手段 。 同时 ,综合 
在 热带 -亚热带 -温带 森林 中 获得 的 研究 结 

可 为 当前 存在 激烈 争论 的 有 关 物 种 共存 理论 全 和 多 
样 性 维持 机 制 提供 更 全 面 的 解释 ( 牛 克昌 等 ， 
2009; Cadotte 等 , 2010; Chisholm 和 Pacala, 2010; 
Cooper 等 , 2010; Holdaway 等 , 2011) 。 未 来 还 可 
将 DNA 条 形 码 和 Phylomatie 两 种 方法 同时 用 于 
系统 发 育 多 样 性 、 系 统 发 育 beta 多 样 性 、 跨 区 
域 生 物 地 理 分 析 以 及 全 球 尺度 下 植物 功能 性 

化 研究 (EEF, 2011; Swenson 等 , 2011; Hl) 
=, 2011). 
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